












































































倍ものDNAを有する (Sigcc，1986)。染色体数も施によ っては数100を数える (Shyamet al.， 
1978， Holt et a1.・ 1982)。また、核DNA中においてはthymincの修飾庖基
hydroxymcthyl uraci 1 (HOMcU ra)への置換もしくは修飾が認められる (Rae，1973， Rae and 
Steele， 1978， Stcelc and Rac， 1980， Herzog and Soyer， 1982， Gallcron， 1984， Davies et al.， 
1988， larvis et a1.， 1992)0 HOMeUraは一部のパクテリオファージにおいてのみ存花が確
認されている極めて特異な修飾塩基で (Kallenct a1.， 1962)、渦鞭毛藻瀬においてはThyの
10・70%が置換されていることが権認されている (Rae，1976)。
しかし、渦鞭毛藻類の抜構造の特殊性がより顕著に認められるのはdinom i tosi sと呼ばれ
る体細胞分裂に伴う核分裂機構と染色イ本J構造である。 渦鞭毛藻類の核分裂ではM期におい
ても核膜の消失が認められず (Hall，1924)、核外動原体微小管が核を貫通する形で分裂方
向に伸長し (Leadbeaterand Dodgc， 1967)、その微小管は核膜を通じて染色体の動原体株構
造につながっている (Oakleyand Dodge， 1974， 1976)。核は微小管の万向に従って分裂す
るが、染色体は核膜に付着した状態、で娘核に分配される (Kubaiand Ris， 1969)。
また、渦鞭毛藻類の染色体は細胞周期を通じて常に凝集したままで、その高次構造は2




造に関しては多くのモデルが提唱されたが (Haapalaand Soyer， 1973， Soyer and Haapala， 












ことが与さげられる (Bodanskyet al.， 1979， Rizzo， 1981， Herzog and Soyer， 1981， Rizzo and 
Burghardt， 1980， Shupe and Rizzo， 1983)。しかしながらその染色体は前述の通り明らかに
高次行titiをイiしていることから、何らかの形でDNAのパッキングを行っていることは間違
いない。このような観点からヒストンに代わるDNA結合タンパク質が検索され、数種の渦
鞭毛球類からヒストン織核タンパク質が見出された (Rizzo and Nooden， 1974， Rizzo， 



































(Gajadhar et al.， 1991， MacNally et al.， 1994， Lcipe et al.， 1994， McFadden et al.， 1994)。





なおかつ他の真技生物との互換性が示された (Rodoriguezet al.， 1993. Bhaud et al.， 1994， 
Barbier et al.， 1995， Van Dolah et al.， 1995)。さらに兵核生物において染色体の高次構造
の形成に機能している核マトリックス構造が渦鞭宅保郊においても確認され、また他の兵
篠生物と同線マトリックス内にラミン様タンパク質とトポイソメラーゼEの存在が確認さ




























































(Hamkalo and Rattner， 1977， Bodansky et a1.， 1979， Rizzo and Burghardt， 1982)、クロマチ
ンのmicrococcalnuclease処理により認められるヒストンにより保護される200bpのDNA断





10，000程度の塩基性核タンパク質がC.cohni i (Rizzo and Nooden， 1974)、Gymnodinium
6 
ne1soni、GymnodiniuDlbreve、Peridiniumtrochoideum (Rizzo， 1981)、P.micans (Hcrzog and 
Soyer， 1981)において見出された。中でもC.cohniiの埴基性核タンパク質HCc也iston-like
protein of三rypthecodiniumfohnij， Rizzo and Morris， 1984)に関しては詳細に調べられてい
るo HCcは分子量約14KDaで、分子閥、もしくは分子内でこ量体を形成する α、3、yの
3種のvariantから成り (Vernetet a1.， 1990)、各variantは異なる遺伝子に由来することが示
されている (RizzoPJ， 1991)0 HCcはその塩基性という性質から、渦鞭毛藻類においてヒス
トンにかわりDNAのパッキングに関与しているとされた。しかし、この温基性核タンパク
質とDNAの核内におけるモル比が真核生物においては1.0以上であるのに対してC. cohnii 
は0.03と非常に少ないこと (Rizzoand Nooden， 1974)、HCcの二本鎖DNAとの親和性がヒ
ストンに比べて低いこと (Vernetet a1.， 1990)、さらにHCcが被写活性の高い領域とされて
いる染色体表面のnucleofilament領域と核小体のnucleolarorganizer region (NOR)にのみ局
在していること (Geraudet a1.， 1991)から、HCcの機能はDNAのパッキングというよりは
むしろDNAの転写活性の制御因子ではないかとも考えられる。











C. cohnii e30021株 (AmericanType Culture Collection)を栄養強化海水培地 (0.2% yeast 
extract、2.0% gl ucose in seawater)に接種した後250C、暗条件にて5日間培養した。この
培養液(細胞密度約1010cels/ml、対数増殖期後期)を6，000gにて10分間違心すること
7 
により集藻した。得られた藻体ベレットを液体窒素中で乳鉢により破砕し、 NETパツ 一一一一一一一一- rably-Nucleotide ~cqu川CS 01" primers for HCcI gene a町 lifi.a巾n
ファー (150mM NaCl、 100 mM EDTA、10mM Tris-HCl、pH8.0)に懸濁後、終濃度で
それぞれ1.0 mg/ml、].0 %となるようプロテナーゼK (Mcrk)、 ドデシル硫酸ナトリウム
(SDS) を加え、 65'Cで1時間インキュペートし、細胞を可溶化した。この反応液を15，000
gにて10分間遠心して細胞残溢を除き、得られた上清をTEパッファー飽和フェノール、ク
ロロホルム:イソア ミルアルコール (24:1) にて抽出することにより除タンパク質操作を
行った後、常法に従いエタノール沈殿に供した (Sambrooket al.， 1989)。沈殿商分を逮心






(CTAB) を用いたDNAの精製を行った (Rogers and Bendich， 1988)。全DNA溶液に2X
CTABノてッファー (2.0% cetyltrimethylammoni um bromidc、100mM Tris.HCl、pH8.0、
20 mM EDTA、1.t1M NaCl、1.0% polyvinylpyrrolidone)を等比加えて65'Cにて30分間イ
ンキュベートした後、クロロホJレム:イソアミルアルコール (24:1)にて抽出したo遠心に
より有機溶媒層を分離して水層を回収した。 1/10容量の10 % CTAB溶液 (10 % 
cctyltrimethylammonium bromide、0.7 M NaCl) を加えて混介した後、 CTAB沈殿バッ
ファー (1.0% cctyltrimethylammonium bromide、50mM Tris' HCl、pH8.0、10 mM 
EDTA) を加え、 1時間インキュベートした。遠心によりDNA沈殿凶分を回収して1 M 






















CCGAA TTCGT CGACGACGTC 1寸GGCAGCTGGCCTT 
L _回一ー ム白ー ー
E(oRI S剖I
CCGTCGACTC AGAAGTCTGT CTTGAGGGC 
Sal 
CCGCA TGCTG C八GAGCCTTC八TCTTGGGGGCCA T 
」ーーピー l Sphl PSI 
CCGGA TCCGT CGACGCCCTC AAGACAGACT TCTG八
l _J J 
samll Sal 
he sequtnces of Iinker Sil白山lhe5' lcrmini of primers 3re 31so sh。桃n.
The posil.ons of primers 3同 reprcscntcdb) lhc nucleOl.de numbcrs Jcording 10 lhc cD"IA ofHCcl genc. 









10した。 PCRは2.0mM MgC12、200μMdNTP、1.0μMプライマー、 25units/ml Taq 
DNAポリメラーゼ(クラボウ)、 50ng/ml C. cohnii全DNAの反応条件で、また温度条件
は94'C、 2分間のブレヒートを行った後、 94'Cで1分、 50'Cで2分、 72'Cで3分のサイクル
で25回行ったo
また、 inversePCRに用いる鋳型DNAは、 C.cohniiの全DNAをHindIIにて消化した後、


























を用いてライゲーションを行い、 1fI;i去に従いEscherichiaco1i JM 1 09コンピーテントセルに
アルカリ SDS法による形質転換体からのプラ形質転換し、形質転換体のスクリーニング、







DyeDeoxyTM Terminator Cyclc Sequcncing Kit (Applied Biosystems. Inc. USA)を用いてサイ
Fig. 1. Agarose gel elClrophoresis of PCR-ampliticd fragments from lhe tOlal DNA of C. coll;i. 
A， PCR-amplified prodUCIS with primers HCCI-A and HCCI・0.1∞bpladcr marker isa1so sh例 n.D. PCR・amphhedproduct凶 ilhprimers 
HCC1-D and HCC-C， pHY marker isa1so shown; C， [目、erscPCR.amphftcd prodUCIS制thprimers IICCトARand IICC1-DR. I∞bp lader 
markcr isalso shown. 

























Fig. 2. Structural organization of出etandemly arranged HCcl genes. 
A. Tandemly a汀祖gedHCcl genes. Bold and light lines indiωte出eHCc1 coding regions 
釦 d出espacer regions， respecti veJy. B. Gene strucωre of出eHCc 1 gene. The exon and 
intron regions are shownぉ solidand open boxes. Arrows indicate出eprimer regions姐 d
their directions，組drestriction enzymes PstI and Sas recognition sites are also shown. C. 
Regions of each clone derived from the PCR-amplified products. 
PCRを行っ型により内側に設定したブライマーセッ トHCCl.B、HCCI-Cをmいてnestcd




? ? ? ?? ? ? ? ? ? ? ? ? ? ? ? ? … … … … ? ?
? ? ? ? ? ? ? ? ? ?
10 
10 20 30 40 50 
ATGGC仁仁仁CAAGATGAAGG仁 TGC仁ATGAAGGCGATGAAG~.Ç~ATGAAGGT 
HCC-A t.圃.intron 1 
60 70 80 90 1∞ 
TIT仁GAATAT仁ATG仁AATGTTTGG仁GAATGGC仁TITCTITTGC仁仁了AζGG
1 10 1 20 1 30 1 40 1.50 
GTGGTGCAGT TTGTGGACGζζTG仁ACTTζCAGAAGζ了TGTGAAAζCCCGT 
1剖 170 180 190 2∞ 
仁仁TTG仁TTG仁 GGTTTGG内~ç;..GÇ_GA仁TGCGA TGAAGGGCAA GG仁仁ATGA仁G
intron'..f HCC・8
210 220 230 240 2.50 
AAGACTGGTT TGG仁GGAGG仁仁TTγAT仁TζATCGAGTGAAG CTGT仁GAAT仁
L intron2 
2ω270 280 290 3∞ 
TTA仁仁仁A了rT仁AATATT仁GAGAGAAAAGGA 仁TTATITGTGGATATTCAζG 
310 320 330 340 3.50 
TGTAA仁GCATTζζATAT仁T仁仁A仁TGAGCA仁TTGGT仁TG仁TCGAGTCAGAT 
3ω370 380 390 4∞ 
仁ATCGATTITA仁TTGAGG仁工 TTGG仁GT仁GT仁GAC仁GAG仁TTT仁了AAGAAG
intron2・4
410 420 430 440 4.50 
GACTG仁GGGGCAGTCTTGGA GAGCTTGGC仁ACGATCTTG仁 GCTGCGGAGA
L-intron3 
4伺 470 480 490 .5∞ 
仁TT仁TTCTITT仁ζTTGAGAGTTGTGAGATG AAGA仁仁G仁仁TG仁G仁AGATG仁
510 .520 530 540 550 
TCGAζGGTTG GCTAζATITC TCGT仁GATG仁TCGGCGGCζ仁 T仁仁TIT仁T仁仁
5印 570 580 590 6∞ 
TITGTG仁CTCTCTCTCTCA仁 TCTACTCTATGT仁TTITG仁GCTTGCGAGGA. 
intron3・4
610 620 630 640 650 
AGTGAAGAAG ACTGGCAAGT TGA仁亡ATCC仁TGG仁TTGGTGATGGT仁AAGA
6ω670 680 690 7∞ 
仁仁CG仁AAGAAむ仁CTG仁CAC仁 AAGG仁ζGGAAAGCGCGAGAT GTT仁GGCAAG
』圃 intron4
710 720 730 740 750 
G仁仁AG仁仁AGCT寸GCAGATA仁ATCATAATGA AGTTCAGCAC ATT仁仁TTG仁A
?曲 770 780 790 8∞ 
TAGTG仁ATGTGTTCTTG了TGGTGGGTCT仁TGAGAGGAGAG GTG仁ATT了仁T
島10 820 830 840 8.50 
GTGAAAGAAG GCATAG仁AGTTGAGGTGTGT GAAGTGTTGG AACTGTCGTT 
8ω870 880 8切 9∞
GGTGTζGAAG TTITG仁TGζTTG仁TG仁TGGTGA(~Ç;~TζGT 仁仁TTGTGß仏
intron4・4





Fig. 3. Nucleotide sequence of clone T3. 
Primer regions are underlined and intron-exon junction sites are shown 
by arrows. Dotted lines are repeated田quencesof the both termi ni of 
Introns. Nucleotide position I coincides with position 64 of cDNA 











































































Fig. 4. Nucleotide sequence a1ignments of hccJ introns. 
A.Intron l.Nucleotide position 1coincides with position38of clone 13(Fig.3).B.Intron 2. 
Nuchoude posiUonlcoincides with position2200f clone T3.c.Intron 3.Nuchoude posiUon l 
coincides with position 446of clone T3.D.Intron 4.Nucleotide position l coincides with POSItion 





















































































Table 2.Scqucncc ∞mpan回nof thc Cryplhecodinium cohllii hccl. Euglena gracilis rbcS. and cab 
5' bordcr 3' border 
HCc1遺伝子に存在する介在配列
PCRj:{9 IP~産物hccSはプラスミドベクターpT7Bluc (R)にクローン化し、プラスミドクロー




た (Fig. 2C)0クローンT4、5、7、8に関してはお1Iサイトより 5・ぷ端側をサプクローニン
グし、それぞれサプクローンES4、5、7、8を得た (Fig.2C)。
hccS、hccLB:l来の各プラスミドクローンとクローンT3、サプクローンES4、5、7、8の
塩基配列をチェーンターミネーター法により決定し、 lJcclのcDNA塩基配列 (Sala Rovi ra 



















¥nt4 TGTIζGGCAaggccog_ccogcttg............gctgctggtgocaggTCGTCCTTGTGAAGGCCA~ζTG .W:;._._.・ ._.ー・咽Fτ.



























7 GTACCTg土包9邸主主主♀臼ag ・・・・・・・・・・・ gcogogcctg姐旦~TGG
8 GACCT匂g主主並区目位rtc..........四回otatataocctciiA仁CCC
Spilccosomal intron conscnsusc 
AGgtragt. . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 'YnαgG 
a From L. H Tesslcr el al (1995). 
b From U. S. MuchhaJ aod S D. Schwanbach (1労2)・
c From M R Green (1991) 
The nuc1eotldcs from lhe cxons arc In capi凶 Icltersand lhosc from the introns are in lower case Ictcrs. 
The arrows IOdicatc directωpcats and underlined s叫uc即時 indicatclhe陀gionspotentiaJly ablc to 









cDNA 3・ 1 麗~ 50 hl 1 50 h3 1 50 
60 70 80 90 100 
仁DNA3・ 51 醇図画 圏 100 h1 51 100 h3 51 100 
110 120 130 140 150 
cDNA 3・ 101 !IIIII園噛 輔翻 150 h1 101 150 h3 101 ーー ー -・b ・・F ・・p ・・F ・.--圃圃'‘. - 150 
160 170 180 
cDNA 3' 151 醐翻腫翻 200 h1 151 200 h3 151 200 
210 220 230 240 250 
仁DNA3・ 201 
-ー闇盤h1 201 ・ 250 h3 201 TA 250 
260 280 290 300 
h1 2515ATGE:圏 E圏圏-一一一一一 一一一一一 300 h3 251 f.MCAT C CTTTCATACA CTAAGGGGCC 300 
310 320 330 340 350 
hl :;; 圏~~~~~~ ~~~~~1~~H ~~~~~~圏 邸調~9~ iII掴~I 350 h3 350 
360 370 380 390 400 
cDNA 5・ iii 瞥臨1臨~~19I翻欄l園調: 40。h1 400 h3 400 ，.‘ 
410 420 440 
cDNA 5・
401盤翻臨調 iE副 450 h1  450 h3 401 450 
460 470 
cDNA 5' 
451櫨翻 500 h1  500 
h3 451 500 
Fig. S. Nucleotide sequence comparison of non-coding regions of hccl with two clones of inverse 
PCR-amplified products hcclNV. 
Primer positions are underlined and non-transcribed region isindicated by double-headed aηows. 
16 
5)。クローンh1、h3にはその両末端にcDNAで報告されている非翻ぷ領域の配列が認めら
れることから、 hcc1の周辺領域に由来することが確認された。しかしながらInvcrsc PCR 
の原理上存在するはずのHindIIIの認識部位がh1、h3共に見出されないことから、hccINV
はlclの各コピーの少なくともその一部がタンデムにコードされているために琳幅された




























ルシフエラーゼ結合タンパク質LBP遺伝子 (Lccet al.， 1993)、Amphidiniumcarteraeのクロ
ロフィルa/c結合タンパク質遺伝子cab(Hiller et al.， 1995)、Symbi odi ni um spp.のリプロー











































bp前後の配列が見出される (Table2， Tessier et al.， 1995， Muchhal and Schwarzbach. 1992) 
など、渦鞭毛藻類との共通性がみられるo E. graci1isのイントロンはスプライセオソーム
イントロンとは異なる未知のグループに属するイントロンであると推測されているが





































リン酸化、 NADP+の先還元、亜硝般還元、グルタミン酸合成 (Knaffand Hirasawa， 1991) 
、フェレドキシン・チオレドキシンシステム (Dela Torre et al.， 1979， Lara et al.， 1980)に
おける電子供与体として機能する。
葉緑体型フェレドキシンはアミノ般残基100前後からなり、その精製も比較的容易で
あったことから、シアノバクテリア (Matsuiet al.， 1988)や紅藻類 (Haseet al.， 1978)も含
めて70種を越える生物種においてそのアミノ酸配列並びにDNA温基配列が報告されてい
る (佐伯和彦、松原 央、 1993)。そのアミノ酸配列は比較的保存性か鳴いため、主に属
レベル以上の分子系統解析に利用され、光合成生物の進化系統関係について議論されてい
る (Uchidaet al.， 1988， Alonso et al.， 1995， Dutton ct al.， 1980)。すべての葉緑体JS'1フェレ
ドキシンにはCys-(X)4・Cys-(X)z-Cys-(X)n-Cysの構造が保存されており、この4残基のシステ
インが12Fe-2S)クラスターに配位する。また多くの地物や藻類において複数種のフェレド
キシンの存在か鴻認されている (Duttonet al.， 1980， Takahashi et al.， 1983)。特にダイコ









ている。この発現凋節は特にフィトクローム系による転写制御に由来する (Dobreset a1.， 
1987)。またイソフェレドキシンにおいてはその各々が特定の組織においてのみ発現す









Bocr and Wcisbcck. 1991)、その疎水性ブ'ロフイーJレや予怨されるこ次構造、人為的に突
然変異を導入したトランジット配列を用いた研究からその機能ドメインが推測されている
(Smcckcns et a/.， ] 985， von Heijne et a1.， 1989， de Bocr and Wcisbeck， ] 991， Pilon et al. 
1995)。また、 トランジット配列の認識と葉緑体内への輸送に来線体膜タンパク質複合体
が機能していること (Sol and Alefsen， 1993， Pcrry and Kccgstra， 1994， Schnell et al.， 
1991. Kessler et a1. 1994)、トランジット配列のプロセシングを行うシグナルペプチダー






らぷされた (Hinncbuschet al.， 1981. Maroteaux ct al. 1985， Hcrzog and Maroteaux， 1986， 
22 



























フが葉緑体膜と小}]包体膜の間隙に認められ (Gillott and Gibbs， 1980， Morrall and 
Grcenwood， 1982)、その18SrRNAの塩基配列から来総体が原始紅藻に由来することが示
23 






























開始後20n (対数増殖後期)に回収し、 5.000 gにて10分間違心することにより集藻し
たo藻体ペレットを液体型素中乳鉢にてホモジナイズし、 GTC溶液 (4 M guanidium 
thioisocyanate、25mM sodium citrate)に懸濁した。懸渇液を5.7M CsCl溶液 (5.7M 
















PBFDMGNRを設定し (Table3)、全DNAを鋳型にPCRを行った。 PCRの条件はP.bipes 
の場合に従った。
A. tamarense OF181株、 A.catenella OFX072株
25 
A. tamarcnse OF151株のTAIL.PCR用に設計したプライマーATFDTAIL5、6、7、
1R (後述)を用い、各々全DNAを鋳砲にPCRを行った。 PCRの条件はP. bipesの場合
に従った。













Primer毘quen句 s(5'→ 3') 
GA(C/T)AC工CCIGA(C/T)GGlAA(A/G)Aν
GTIGG(A/G)TAIGTIAC(A/G}CA工GT*































G. polyedraからのたdQの地附はRT-PCR (reverse transcriptional PCR) により行っ
たo 5.0 μgの全RNAを70"Cで10分間熱処理してランダムに形成される 二ー次情造の変
性を行った後、 first strand buffer存在下2.5 μ.M random hexamer、0.5 mM 
dithiothreitol、10mM dNTP mixtureの条件で25"C、 10分間インキュベートすることに

































93・C(1 mi n)， 95 .C (1 min) 
94 .C (1 mi n)， 62 .C (1 min)， 72 .C (2.5 min) 
94 .C (1 min)， 25 .C (3 min)， ramping to 72 .C over 3 min， 
72 .C (2.5 mi n) 
94・C(30 sec)， 68・C(l min)， 72・C(3 min) 
94・C(30 sec)， 68・C(1 min)， 72・C(3 min) 
94・C(30 sec)， 44 .C (l min)， 72・C(3 min) 
72・C(7 min) 
94・C(30 sec)， 64 .C (1 m in)， 72・C(3 min) 
94・C(30 sec)， 64 .C (1 min)， 72・C(3 min) 
94・C(30 sec)， 44・C(l min)， 72・C(3 min) 
72・C(7 min) 
94・C(30 sec)， 64・C(1 min)， 72・C(3 min) 
94・C(30 sec)， 64 .C (1 min)， 72・C(3 min) 
94・C(30 sec)， 44 .C (1 min)， 72 .C (3 min) 








PCR は全DNAを鈎型に2.0m~l MgCI2、2001^-1 dNTP l1lixturc、0.211T-l spccific primcr、
1.0μM arbitrary dcgcncratc primcr (Liu ct al. 1995)、25unitぉ/mlTaq DNAポリメラーゼ
(Pcrkin Elmcr)、0.5μg/ml全DNAの以!必条件で行った。 2段|情1のPCRは鋳明としてその
反応液祉の]/20日を1段階日のPCR以!必液から取り、 1段階HのPCRと同条{午で行ったo3 
段階目も [új織に2段階日の増幅産物をUH1'~に PCR を行った。科られた哨幅産物は1.5 %アガ
ロースゲjレ沼会ti永良bにより確認した。
PCR増幅産物のクローニングと塩基配列の決定






法に基づくコンヒュータープログラムClustalW Version ].5 (Thornpson ct al.， ] 99りにて
行った。多if(放列からの遺伝距離の711、遺伝距離からの系統樹の構築はそれぞれ






のプロセシング部位はPSORTn1[-メー Jレサーバ (psort@nibb.ac.jp)によりMcGcoch(1985) 
1 Felsenstein J:PHYLIP (Phylogcny InIercnce Package) vcrsion 3.5c. Distributcd by thc 












1 2 2 3 
4・E
>- 4・E
5trclrぷJ止まRamplified prod州 derived from恥 Peridiniumb仰-
A.円ごRamplined product PBFDDT-Lane i，iOObp ladder marker;lane2，PBFDDT 
(arrowhead)・ B.TAIL-I℃R amplified products PBFUrAIL3and PBFDTAIl五









Fig. 7. p(ごR and TAIしPCRamplified products derived from the Al釘and，.ium
lamαrense OF151 chloroplast-type ferredoxin. 
A. PCR amplified product ATF以ごMl.Lane 1， 1∞bp ladder marker; lane2， 
ATFOCM1. B. TAIし陀Rampl出edproducts ATFUTAIL2R.2and ATFDTAIL2Ri 
Lanel， I∞bp ladder m訂keηlane2，ATFDTAlL2R.2 and ATFDTAIL2R.3 
(arrowheads)・CTAIL-RごRanlpl出edproduct ATFDTA5-4.7.350. Lane 1， 1∞bp 


















町g.8.PCR創npμ凶li凶ficωdproduωctωs derived [rom the AIμe 
chl oroplast-t ype [，向erηedoxi川1.
Lane 1， PCR producl OF18J .7-4; lane 2， J∞bp laddcr marker; lane3， PCR product 
OF181.6-4. 
32 
.4. catcncJJa OFX072t* 
A. ta II a ]'('I1SC OF 151株のTAILPCR)IJプライマーATFDTAIL5、1Rを)fJいて全DNA
を鋳別にPCRを行い、]19 bpの1¥1J~IJ~ J}'(:_物OFX072.5Iを{!?た(Fig. 9A)。また、この5・
側周辺1Ji域を1i1J~，6するため、[，，'J じく A. tamarCl1SC OF151株のTAIL-PCRJIJブヲイマー
ATFDTAIL2R、3R、4Rをj日いてTAIL.PCRを行った紡米-、 I26 
OFX072TA I R.3R・<1.7.'150を符た (Fig.98)。
A 2 B 2 
4・K
日g.9. PCR and TAIL-PCR ampl出edproducts dcrived from theAle，λ制 drium
cafencl/a OFX072 chloroplast-type ferrcdoxin gcne. 
A. p(ごRamplified product OFX072.5・4.Lane 1， 100 bp ladder marker; lane 2， 
OFX072.5-4. B. TAIレPCRamplified product OFX072TA4R.3R-4.7.450. Lane 1， 




P8FDQAFRを川いてRT-PCRをf行tい、 ] 38 bpのI地幹削Jpu~山凶j陀可存摂;::!物l助刻GPFDRTYQ160 を f引:}た (伊Fiほg.




お、 GPTA3R 1.7Rのr~)た配列は3・ぷ端側の609 bpについてのみ決定したo
A 2 B 2 
4・E
4・E
Fig. 10. PCR and TAIしPCRampl出edproducωderi ved from the GOl1yaulax 
polyedra chloropl ast-type f erredoxi n gene. 
A.RごRamplified product GPFDRη'Q160. Lane 1， 1∞bp ladder marker; lane 2， 
G PFDRTYQl 60 (arrowhead). B. TAIL-PCR amplified product GPTA3R-4.7R. 
Lane 1， 100 bp laddcr marker; lane 2， GPTA3R・4.7R(訂rowhead).
葉緑体型フェレドキシン遺伝子の塩基配列の解析
PCR、TAIL-PCRによりf!rたI首脳旅物はプラスミドベクターpCR 1にクローニングした
後そのJ弘法配列を決定した。その紡来、最終的にP. bipcsからは922 旬、 A. tamarensc 
OF151株からは80，1bp、A.tamarcnsc OF18J株からは156旬、 A.catencJJa OFX072株か
らは'-180bp、G.polycdraからは673bpの塩基配ダtl情報が符られた。このrrut~~配列からアミ





コード領域を決定し、 P.bipes、A.tamarcnse OF 151株からは成熟タンパク質全長を合む




配列のアミノ末端が常にMet-Ala-で始まる (Pilonct al.， 1995)ことを参考に、成熟タンパ
ク質コード領域の上流にin flameで、存在するMet-Ala-を検索することにより行い、その結




以上の結呆はFig. 11からFig. 15にまとめた。尚、 fedQ中には介伝配列の存在は認めら
れなかった。
35 
5・AGGACC TTT CCT GCG CAG CTC GAG AAG CCA CTA GCA CGG CAT AAG CCG ACA GG ・220
TTT AT仁ATCAGT TGT CGA TCA TTT CAA GTC GCA TTA GTC AAC AGG CGG GTC ATG -166 
仁CCGAT CCC CAC ATT TCA CTT CCC AGT CTG CGA CGT AGC TTA AGC TTC ACA CAT -112 
CCAC G 
TTT AGC AGG AAG TCG GCC GGG TGT GTG GGC AGG CAA CTC AGG GGA TGC GTT GCG -58 
GC 
ATG TGG TAC AAG CCC CCT TTT TGA AAG CT GNC ACA ATC TTG ATT TGC AAG CCT -4 
GC仁ATGGCG TCC AAG AGC ATT CTG GCC CCA ACT CTG CTC GTG GCG GCG CTC GGC 50 
M A 5 K 5 I L A P T L L VA A L G 
A仁TGTT CTC CTC CGC CGC T仁 ATG CTG GCG CCG ACC TTC ATT GCA CCT CAC TCA 104 
T VL L RRSML A P TFIA PHS 
AGC AGC ACT TTG AGT CTA CA仁仁AGGGC TGC GTT CAT GTG GCT GGC GGC GGC GAC 158 
55 T L 5 L H Q G C V H VA G G G 0 
AC仁GCCACC CTT GCC GGT GCT GTG CCG G ATC GTG AGC AGC GTG CCT ACG CGA 212 
TA TL A GA VPA 1 V5 5 VP TR 
CAA GGA GTC GCA GCA CAC TTC AAA GTG ACT TTG GA仁A仁仁仁仁GGA仁GGCAAG AAG 266 
Q G VA A HF K V T L 0 T P 0 G K K 
TCC TTC GAG TGC CCA GGG GAC TC仁TACATC CTC GAC GAG GCG GAG GAG GAG GGC 320 
5 F E C P G 0 5 Y 1 L 0 E A E E E G 
仁TGGAG CTG CCG TAT TCG TGC CGC G仁AGGC TCG TGC TCG AGC TGC GCA GGA AG 374 
L E L P Y 5 C R A G 5 C 5 5 C A G K 
GT仁仁T仁ACGGGT GTG ATC GAC CAG TCC GAT CAA GCA TT仁TTGGAC GAC GAC CAG 428 
V L T G V 1 0 Q 5 0 Q A F L 0 0 0 Q 
ATG GGC AAC GGC TAT TGC CTC ACC TGC GTC ACC TAC仁CCA仁ATCC GAC GTG A仁G 482 
M G N G Y C L T C V T Y P T 5 0 V T 
AT仁ATGACA CAC TGC GAG AGC GAA CTT TGA GCG GGG GTG GCG T CCG GAG GGA 536 
1 M T H C E 5 E L・
GAA ATA AAT TCT ATG A了TGCG GCC仁AAAAA ATA TAT ATA AAA TAC AGA ACA TTT 590 
TGG GGG GCT TGT T仁AA仁ATTT TGA ATT ATT GAC CAA GAT CCT TCC ATA TTC ACC 644 
GTA T 3・
Fig. 11. Nucleotide and deduced aminOt acid 田quenαsof Peridinium b伊es
chloroplast咽typeferredoxin gene. 
N ucleotide posi tion 1 isagreed w池山epredicted translation ini tiation si te. The 
predicted transit peptide region is indicated as italics. Nucleotide s伺uencemotifs 
similar to cis-elements G box， 1 box， GC box， and CCAC box are underlined. 
36 
5・CACA GAG ACG TAC ACA GAA ACG CAιA工ACAG AGA CAG AG.ムエACAGA AAT TGA GG仁・94
ARL GATA GATA一一一て貯一 oc 
siA GAA G仁T 包工~CA GAG AAG CTG ACA CAG AGG CAT CTT TGC ATC AGA CAG TCT -40 
GATA 
TTC TGT GCC ATT TGG GTA TTG TGC GCC GCT AGC TCC ATC GGCG TCC AGC ACG 15 
M A 5 5 T 
AGG GTG CTC CCA G了TATT CTT GTG GTA ACG CTG GGT GCT ATG TTC TTG CGC AGC 69 
R VL P VI L V VTL GAMFL RS 
TTC CTG ATG CCA GGC AC ATC AAT GAT GC仁GCCTTC ACC ATA TCA AAG CTT GCA 123 
F L M P G H I N 0 A A F T I 5 K L A 
ACG CAC TCA GTT CAC CAC GGC TGC CGA CCA GTG CAA AGC TCC AGA GCA CTC CTT 177 
T H 5 V H H G C R P V Q 5 5 R A L L 
GCC CAG GGG GGT TTG T仁 GCA GTT GTA AAT GGG GTA CCT GCC CGC CAG GGT GTT 231 
A Q G G L 5 A V V N G V P A R Q G V 
GCG GCG CAC TTC AAG GTG A仁GTTG GAG ACC CCT GAT GGC ACA CAG GAG TTT GAG 285 
A A H F K V T L E T P 0 G T Q E F E 
TGC CCC GAG GAT GTG TAT ATC CTC GAC CAG GCC AAGAG GAG GGC CTT GAG仁TG 339 
C P E 0 V Y 1 L 0 Q A E E E G L E L 
CCA TAC TCT TGC CGT GCT GGC TCT TGC TCC AGC TGT GCT GGA AAG GTC CTC TCC 393 
P Y 5 C R A G 5 C 5 5 C A G K V L 5 
GGA TCC ATC GAC CAG TCT GA仁CAGGCC TTC TTG GA仁GATGAT CAG ATG GGT GAT 447 
G 5 1 0 Q 5 0 Q A F L 0 0 0 Q M G 0 
GGC TAC TGC CTC ACA TGC GTC ACG TAT GCC ACC TCT GAT GTT ACC ATT G A仁T 501 
G Y C L T C V T Y A T 5 0 V T 1 K T 
CAC TGT GAG GAT GAG CTG TGA GTG GGT GCG GTT CTC CAT TTC CTT GGC ATT CGA 555 
H C E 0 E L・
GAT CTT TGC TAC AGC CGA TGT GAG GTA TAC GCT CAG TCA TGC GTA CGT ACC GG仁 609
GTG CGC ACA AA仁ACACAT CGA CAT GCA CGG GCG TAA ATG 3' 
Fig. 12. NucJeotide and deduced amino acid鈍quenαsof Alexandriumωmarense 
OF151 chloroplast-type ferredoxin gene. 
Nucleotide position 1 is agreed wi出 thepredicted translation initiation site. 
Nucleotide sequence motifs similar to cis-elements GATA box， ARL， and GC box 
are underlined. 
37 
5・CTT GAC CAG G仁 GAA GAG GAG GGC CTT GAG CTG CCG TAC TCT TGC CGT GCG GGC 
L 0 Q A E E E G L E L P Y S C R A G 
T仁TTGC T仁CAGC TGT GCT GGC AAG GTC CTC TCC GGT TCG ATT GAC CAG TCT GAC 
s C S S C A G K V L S G S 1 0 Q S 0 
仁AGGCC TTC CTG GAC GAT CAG ATG GG仁AACGGC TAC TGC CTC ACC 3' 
Q A F L 0 0 0 Q M G N G Y C L T 
日g.13. Nucleotide and deduced amino acid sequen回 5 of Ale.xandl叩m
ωmarense OF181 chloroplast-type ferredoxin gene. 
5・CGCGCC ATG GCC TCA AAG ACG AAG GTG TT~ CCA CTG ATC CTG GCT GGA GCG GCT 48
MA 5 K TK VL P L 1 L A GA A 
TGT GCA CTC CTC仁TGCAC AGC TTG TTT GCA ACC AAC GGC AGC AGT GG仁GCTGCT 102 
CA L L L HS L FA TNG55 GA A 
TT仁 GCC ACA CCA CAA GTC A仁GTCG CAG ACt(j GTG CAC CGC AAC TGC CAG 仁AGTG 156 
F A T P Q V T 5 Q T V H R N C Q P V 
CAA A仁 TCC GGT GCA CTA GCT GCA GGA CA( CAT GCA GGG GTT ATG CCT GCC ATT 210 
Q T 5 G A L A A G H H A G V M P A 1 
GAC AGT GGA GTT CCG CC CGC CGA GGC GTlC GCG GCG CA仁TTCAAG GTG ACG TTG 264 
05 G VPA RR G VA A HF K VT L 
GAG ACC CCA GAT GGC GCA CAG GAG TTC GMj TGC CCT GAG GAT GTT TAC A TTA 318 
E T P 0 G A Q E F E C P E 0 V Y 1 L 
GAC CAG GCA GAG GAG GAA GGC TTG GAG TCtG CCC TAC TCC TGC CGT GCC GGC TCT 372 
o Q A E E E G L E S P Y S C R A G S 
TG仁TCAAGT TG仁GCTGGC AAG GTC TTG TCI~ GGT TCA ATC GAC CAG TCT GA仁CAG 426 
C 5 S C A G K V L 5 G 5 1 0 Q 5 0 Q 
GC仁TTCTTG GAT GAC GAC CAG ATG GGC AAC GGC TAC TG仁仁TCACC 3・
A F L 0 0 0 Q M G N G Y C L T 
Fig. 14. Nucleotide and deduced amino aci d sequences of Alιxandrium catenella 
OFX072 chloroplast-type ferredoxin gene. 
NucJeotide position 1 isagr伐 dwith the predicted translation initiation site. The 
predicted甘ansitpeptide region is indicated as italics. 
38 
5'A CAG CAA CAG CAA CAG CAA CAG CAG CAG CAG CAG CAG仁AACAG CAA CAG CAA CAG -184 
CAA CAG CAG CGT仁AGCAC CAG CAC CAG GAA CGA ACA CAA TA CAA CAC CAA CAG -130 
仁AACGC CAG CAC CAA CAA CAA CAC CAA AAT CAA仁ATCAA CAC CAA CAC CAA GAA -76 
仁AACAC CAA TCC GTA GC仁ATTTTG GCT CAA GGT TCA AGC CA GCA GCA GGG AAA ・22
GTG CTT CGA ATT GTG GCC GGA ATG GCG TAC AGA CTG AAG ATG ATC仁CCACA CTG 33 
MA YR L KMI P TL 
ATG GCC GCC GTG G仁GTG仁A仁ACTT仁T仁仁TGCGG AAT ATA CTG GCG CCG CAG TCG 87 
M A A VA C T L L L R N 1 L A P Q 5 
TTT GTC TCA CCG CAG CTC CGC AGC ACT GCG GCG GCA CAA ACT GTG CAC CAG CAG 141 
F VS PQ L RS TA A A Q TVHQQ 
TGC AGG CTG GTT GGC GGC AGC AGC GAA GCA GGT CTζGCA CCG AGC ATG CCG G仁A 195 
CR L VG GSS EA GL A PSMPA 
GTC ATC AGC GGA AAG CCT GCA CGT GGG GAC GTG GC仁GCGCAC TTC AAG GTC ACG 249 
VIS G K PA R GD VA A H F K V T 
CTG GAG ACT CCA GAC GGC ACG CAG GAG TTC GAG TC CCT GAG GAC GTC TAC GTC 303 
L E T P 0 G T Q E F E C P E 0 V Y V 
TTG GAC仁AGGCC GAG GAG GAG GGC CTT GAG TTG CCG TAC TCC TGC CGC GCG GGC 357 
L 0 Q A E E E G L E L P Y S C R A G 
TCC TGC TCG AGC TGT GCG GGG AAG GTG CTC TCG GGC TCC ATT GAT CAG TCT GAC 411 
S C S S C A G K V L S G S 1 0 Q 5 0 
CAG GCA TTC TTG AC GAC GAC CAG 3・
Q A F L 0 0 0 Q 
Fig. 15. Nucleotide and deduced amino acid田quencesof Gonyaulαxpolyedra 
chloroplast-type ferredoxin gene. 
Nucleotide position 1 isagreed with the predicted translation initiation site. The 
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Table 5. Gmetic distance matrix deduced仕omthe amino acid sequence 
alignment of chloroplast-type ferredoxins 
At pb Cr Sq h Os At 町 Cc Sp 
dlnoflagellates 
Alexarrlrium tamarena 0.0ω。
Perid初旬mbipes 0.1570 0.0000 
chlcro帥ytes
C hlamydomonas reimarddi 0.38.99 0.3498 0.'ω ∞ 
Scenedesmus q凶 driωuda 0.38.99 OA024 0.11g) 0.0ω。
Plsum saivum 0.3721 OA207 0.363) 0.33)2 0.0000 
Ori'll sativa 0.38.99 0.4585 0.49倒 0.4213 0ユ740 0.0000 
A rabedopsis thaliana 0.4458 OA981 0.363) 0.3202 0.2592 0.3045 O.∞ 00 
chromophytes 
B 1m iJleriopsis fuiformis 0.4邸2 0.5186 0.3968 0.4213 0.5572 0.5161 0.5785 0.0000 
内odoJs戸es
CyaTUci 1111 caldariu m 0.5481 0.5397 0.3125 0.3362 0.4213 0.5364 O.釘61OA275 0.0000 
cyanobecterla 
0.4邸 2 0.5186 0.29“0.3例5OA962 0.4962 0.4394 0.3761 0.3121 0.0∞ o 
An 
SpiruJina platensis 
Anacystis nidu/ans 0.5481 0.5397 0.3125 0.2740 0.3362 0.3525 0.3362 0.3435 0.3121 0.2112 0.0000 
多重整列の結果から、 Kimura (1980) の方法に従い各生物種間での遺伝距離を算出し






Spinacia olerαcea FdI 
Silene pralensis 
-Pelroserinum sativum 
0η'za sativa FdI 
Triticumαestivum 
Arαbidopsis thαliana 
Raphanus sαtivus FdA 
Brassicαnapus 
Spinαcia olerαc.ea FdI 
Equisetum telmateia FdI 
一一一Raphanussαtivus FdBl 
一-Euglenαviridis 













Nostoc muscorum FdI 

















緑藻類以外との遺伝距離が0.48-0.55であるのに対し、紋~菜類とは0.30・ 0 .4 5 と低い値をぶ
していることからも支持された (Table5)。
葉緑体型フェレドキシン遺伝子のプロモーター領織の解析





ボッ クス織の配列がP.bipesとA.tamarense OF151株において認められた (Figs.11、12)。
Table 6. Nucleotide s句uencemotifs of cis-elements 
cis-element consensus motif gene function 
G box (AIC)(C/G)ACGTGGC rbcS， chs， adh photoregulation 
1 box GATA(A/G)G cab， rbcS， Caル1V35Spromoter photore gulation 
GATA box GATA rbcS， cab， CaMV35S promoter photore gulation 
CCAC box (C/A)8・TTT-(CIA)8 Jed unknown 
ARL ACAAAA Jed unknown 
また、葉緑体型フェレドキシンはその転写が一般的に光により制御されることが知られ
ている (Dobreset a1.， 1987)ことから、陸上高等純物の葉緑体型フェレドキシン遺伝チの
プロモーター領域に見出されている光発現制御シス囚 !-Gボックス、 Iボックス、 GATA
ボックス (Table6. Vorst et a1.， 1990. Somcrs ct al. ] 990)について検索を試みた結果、P.
bipesにおいてGボックスとIボックス様配列が、またA. tamarense OF 151株からはGATA
43 
ボックスが見出された(Figs.11、12)。また、陀上高等植物の葉緑体型フェレドキシン遺
伝子に共通して見出されるモチーフ配列であるCCACボックス、 ARL(Table 6， Somers et 
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Fig. 19. Hydrophobicity profiles of dinof1agellates and a higher plant chloroplast-type 
ferredoxin transit sequences. 
A， Alexandrium famarense OF151; B， A. catenella OFX072; C， Gonyaulax po収dra;D， 
Peridinium bipes; E， Silene platensis. The hydrophobicity profiles are constructed according 
to Kite and Doolittle's hydrophobicity table. In the case of dinof1agellate transit sequences， 











ことが知られている (Pilonet al.， 1995)。また、 トランジット配列はアミノ酸組成、疎水
性プロフイール、二次構造予測などからアミノ末端ドメイン、中央ドメイン、カルポキシ
末端ドメインの3ドメインの存在とその機能的分担が予想されている (vonHeij ne et al.， 
1989， de Boer and Weisbeek， 1991)。渦鞭毛藻類のトランジット配列についても、推測さ
れるシグナlレ配列の領域を解析から除いた上でこれらの点を検討した。高等植物ではアミ
ノ末端10残基ほどの疎水性領域が保存されており(Fig.19E)、また疎水性領域と親水性領























et a1リ 1981，Maroteaux et al.， 1985， Herzog and Maroteaux， 1986， Gunderson et a1.， 1987， 
Gajadhar et a1.， 1991. McNally et a1.， 1994)。現在では18SrRNAの塩基配列から構築した
分子系統樹をもとに、渦鞭毛藻類は繊毛虫類やアピコンブレクサとシスターグループを形




















































































ターであるフィトクロームにより制御される (Dobrcsct al. 1987)。光制御に関与するシ
ス凶チについてはrbcやcabにおいて詳しく調べられ、 GT-1ボックス (Greenet al. 1987)、
Gボックス、 Iボックス (Giulianoet al.， 1988)、GATAボックス (Donaldand Cashmore， 
1990)などが報告されており、各々のシス因子に結合する転写制御タンパク質、 トランス
因子も同定されているo 陸上高等植物の葉緑体型フェレドキシン遺伝子においてもGボッ
クス、 Iボックス、 GATAボックスが見出されている (Vor討 eta1. 1990， Somers et aJ.， 
1990)。また陸上純物内での葉緑体型フェレドキシン遺伝子上流領域の比較から、共通し
て見出されるモチーフとしてCCACボックス ((C/A)s-TTT-(C/ A)8・Somerset a1.， 1990)、
ARL 込~!.1 ch Lcadcr， ACAAAA， Caspar and Quail， 1993)が報告されている。また、
Arabidopsis thalianaのfedAで、はその発現が転写後レベルでも制御されており (Vorstet a1.， 
1993)、緑色組織特異的な発現も認められている (Vorstct a1.， 1990)。
渦鞭毛深績の葉緑体型フェレドキシン遺伝子においてこれらのシス因子のモチーフ配列
を検索した結果、 A. ta01arense OF151からGATAボックスとARL、またP. bipesからはG
ボックス、 Iボックス、 CCACボックス、 ARLとそれぞれ相向性を示す領域が見出されたo





























イドルーメン内に存在するタンパク質でも認められる (deBoer and Weisbeek， 1991)。例
えば、プラストシアニンやチトクロームfでは、 トランジット配列のカルポキシ末端にチ
ラコイド膜通過シグナル配列が付加されている (Vorstct al.， 1988， Willey et a1.， 1984)。
トランジット配列とチラコイド膜通過シグナルは、それぞれチラコイドタンパク質が葉緑
体!民、チラコイド膜を通過する際に機能しているとされている (Hagcman et al.， 1986， 
51 












れ、実際に来総体ERの通過に機能していることが示されている (Bhaya and Grossman， 
1991， Kroth・Pancic，1995， Shashidhara et al.， 1992)。また、渦鞭毛藻Symbiodiniumsp.の
ベリデイニンクロロフィ lレa結合タンパク質PCPで報告されているトランジット配列














































既に報告されているCrypthecodini um cohni iのヒストン機核タンパク質HCc1をコードす
る遺伝jこhcclのcDNA塩法配列をもとにプライマーを設定し、 PCR、invcrse PCRによりゲ











































The dinoflagel1ate is noticeable出atcertain species periodicaly cause both toxic and non-toxic 
algal blooms. The tax.onornical釦 devolutional relationships between dinoflagel1ates and other 
eukaryotes have been controverted because of their peculiar features of the nucJear division at mitosis 
and the chromosome structure suggesting the prokaryotic s凶tes.In this thesis，出egenes coding the 
histone-like protein HCcl and chloroplast-type ferredoxin were cJoned and sequenced.加 d
phylogenetic relationships創nongeukaryotes， and gene organizations of dinot1agellates were analyzed 
in relation to出epeculiarity of the nuclear and chromosomal structures. 
The HCcl gene hccJ was amplified by the PCR and inverse PCR techniques and its nucleotide 
sequences were decided. Comparing with the nucleotide sequence of hcc1 cDNA， four intervening 
sequences were found. They contained no conserved sequences whicb are existed at both intron-exon 
junction sites and the branchpoints of 印刷yoticspliceosomal introns. hccl was coded as a tandemly 
arranged gene family in出egenomic DNA and may be transcribed each other. In the non-transcribed 
spacer regions of the hccJ gene family， no promoter consensus motifs such as TATA box， CAAT 
box， and GC box were found. These facts suggest白紙 dinot1agellateshave the戸culiarintron 
splicing mechanism and transcription starting mechanism， which may correlate witb their nuclear and 
chromosomal structures. 
Using the PCR and TAIL-PCR methods，the chloroplast-type feπedoxin genes fedQ were 
amplified from dinot1agellates Peridinium bipes， Alexandrium tamarense (OF151， OF181)， A. 
catenella OFX072， and Gonyau似xpolyedra， and sequenced. Phylogenetic analysis between 
dinot1agellates and other eukaryotes inferred from the chloroplast-type ferredoxin amino acid 
sequences suggest the c10se relationship of dinoflagellates and chlorophytes. The 5' terrninus t1ank.ing 
regions of dinof1agellate fedQ genes contained GC box consensus motif-like sequences. In addition， 
cis-elements such as G box， 1 box， and GATA box， which function for the photoregulatory gene 
expression， and ARL and CCAC box which are found in fed of land plants， were also rccognized. 
From this fact， t肘hep帥向h加Oωtωor陀egμu叫la泊tio∞nof din∞O州f1a棺g似el1aωt旬efe訟凶d必Qe飢xp附r問es矧s幻ionare exp附e伐ct附eωd.The transit 
peptides of the dinof1agellate ferredoxin had the similar characteristics to land plants. However， their 
length were very different from that of land plants which is derived from the signal peptide-like 
sequences added at amino-terrnini. These diversities are likely to be associated with the 3 membrane 
structure of dinoflagellate chloroplasts. 
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